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初期アセンブルを行い（SMARTdenovo）、これに 10X Genomicsのデータを加えて polishingと
scaffoldingを行うことで、最終的な概要配列を構築した（コンティグ数：525；総塩基数：809.7 Mb；
N50：6.31 Mb）（図２）。さらに、ジャワメダカの家系 RAD-seqデータに基づく 6,375個の SNP情報を
用いて連鎖解析を行い、321個のコンティグ（総塩基の 97.7％）を 24本の染色体上に位置づけること
ができた。これにより、scaffold N50が 35.4 Mbに達する染色体レベルのゲノム配列を構築できた。
BUSCO解析による完全性は 94.4％であり、構築したゲノム配列の遺伝子の網羅性は高いと考えられ
た。このゲノムをメダカ参照ゲノムと比較したところ、ジャワメダカ染色体のほとんどがメダカの単
一の染色体に対応した。さらに、各組織から RNA を抽出して RNA-seq解析を行い、独自に遺伝子モデ



























































ることが明らかになった（図３B）。さらに、rOjHCE3の活性は 0.25 M NaClで最も高く、0.75 M NaCl



















は、ジャワメダカへの PAH暴露による Cyp1a 遺伝子の発現変化を検討した 18)。 
まず、ジャワメダカの主要臓器を対象とした Cyp1a の RT-PCRを行ったところ、肝臓で mRNAレベ
ルが最も高いことが示された。また、ジャワメダカ成魚を代表的な PAHであるフェナントレンとピレ
ンに暴露したところ、96時間での LC50はそれぞれ 3.9 μM および 2.5 μM であることが判明した。そ
こで LC50よりも低濃度のフェナントレンとピレンを成魚に曝露し、肝臓における Cyp1a mRNAの発
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